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研究成果の概要（和文）：原発事故の被災地域における低線量放射線被ばくの蓄積が、そこに生育する植物の塩基配列
の変異に与える影響についてはほとんど明らかにされていない。本研究では、日本各地に遺伝的に同一な個体が生育す
るモウソウチクを対象として、様々な放射線量の地域からサンプルを収集し、次世代シーケンサーから得られる大量の
塩基配列データによって、生育地の空間線量と塩基配列の突然変異数との関係を評価した。
その結果、空間線量の増加に伴う変異量の増加は認められなかった。したがって、比較的空間線量が高い環境で生育し
ているモウソウチクであっても、事故後に塩基配列の突然変異を急激に蓄積しているということはないと考えられた。

研究成果の概要（英文）：The effect of radiation exposure on mutation rates is little known, especially 
for low doses and in situ conditions. In this study, correlations with air dose levels and DNA mutation 
rates were evaluated using Next Generation Sequencer for the clonal plant, Phyllostachys edulis. We 
collected 94 samples of Phyllostachys edulis from 14 sites with air dose rates from 0.04～7.80μSv/h. 
Their clonal identity was confirmed by analysis using microsatellite markers, and then, sequences among 
samples were compared by MIG sequence. The sequence data were obtained from 2,718 loci. In these 
sequences, 442 loci showed polymorphism patterns including recent origin mutation, old mutation, and 
sequence errors. The number of mutations per sample ranged from 0 to 13, and did not correlate with air 
dose levels. This result indicated that DNA mutations have not accumulated in Phyllostachys edulis living 
in the air doses levels less than 10μSv/h.

研究分野：分子生態学
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１．研究開始当初の背景 

 2011年 3月 11日の東北地方太平洋沖地震に

続いて発生した東京電力福島第一原子力発

電所の事故は、放射性物質を広範囲わたって

飛散させた。その結果生じた放射性物質の増

加や放射線量の上昇が生物に与える影響を

把握することは、被災地域の復興を図るうえ

で、最も重要かつ急を要する課題のひとつで

ある。なかでも福島第一原子力発電所の周辺

地域やホットスポットと呼ばれる局所的に

放射線量が高い場所に生育する生物におい

て、塩基配列における突然変異率の上昇や突

然変異の蓄積が生じているかどうか、という

点は、研究者のみならず市民においても非常

に関心の高いテーマである。 

 毎時数ミリシーベルト程度の放射線被ばく

の蓄積が生物の形態に及ぼす影響について

は、放射線生物学や放射線育種等の多くの蓄

積がある。その一方で、原発事故の被災地域

における毎時数マイクロシーベルト以下の

放射線被ばくの蓄積が、どの程度生物に影響

を与えるかについては、形態はもちろん、塩

基配列の変異においても知見はごく限られ

ている(Hiyama et al. 2012)。そして、そのよう

な状況が現在の被災地における住民の不安

や風評被害につながっているとも考えられ

る。低線量の放射線による塩基配列の突然変

異は低頻度で生じると予想されるため、ゲノ

ム中の数～数十遺伝子座、多くても数百座を

対象とした従来の解析では、低頻度で生じた

突然変異を正確に把握することは難く、その

影響を定量的に評価することは極めて難し

かった。 

 しかし、次世代シーケンサーの実用化によ

って、非モデル生物を対象に多数のサンプル

を対象にゲノム内の数千カ所における塩基

配列を解読できるようになった(Hohenlohe et 

al. 2010)。適切な解析対象を選定すれば、大

量の塩基配列情報を活用することで、低頻度

の突然変異を検出し、低線量の放射線が、ど

の程度生物の塩基配列に影響を及ぼすのか

について評価できる可能性がある。 

 

２．研究の目的 

 本研究では、有性生殖による遺伝子の組み

換えが起こっていない個体（同一クローン）

が広範囲に分布するモウソウチクを対象に、

日本各地の集団から採取した同一クローン

の個体について、ゲノム内に生じている突然

変異について、次世代シーケンサーを用いて

網羅的に解読する。放射線量が低い地域と福

島第一原発周辺や自然放射線量が高い地域

から採取したサンプル間で塩基配列の突然

変異を比較することで、（1）放射線量の上昇

により塩基配列の突然変異率に変化が生じ

たかどうか、（2）自然放射線のような低線量

の放射線被ばくによる突然変異が長期間で

蓄積するかどうか、を検討する。そのうえで

現時点での福島県内の放射線量が生物の塩

基配列に与えるリスク評価を行った。 

 

３．研究の方法 

 モウソウチクは、2013 年に福島県内 9 カ所

を含む全国 14カ所から計 94サンプルを採取

した。サンプルを採取した地点の空間線量は、

0.04～7.80μSv/hであった (表)。 

 採取したサンプルについて、モウソウチク

で開発されたマイクロサテライトマーカー

27 遺伝子座 (Jiang et al. 2014, Isagi et al. 

2016) を用いたクローン解析を行い、同一ク

ローンかどうかを確認した。その上で、次世

代シーケンサーを用いた MIG-seq (Suyama 



and Matsuki 2016) による塩基配列の比較を

行った。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

４．研究成果 

 マイクロサテライトマーカーによって遺

伝子型を決定した結果、福島県川俣町から採

取されたサンプルを除き、全てのサンプルが

同一の遺伝子型であった。このことは Isagi et 

al. 2016 で確かめられている通り、有性生殖

を経ていない同一のクローンが、広範囲に広

がっていることを示している。その一方で川

俣町から採取されたサンプルは、集団内では

同一の遺伝子型を示したものの、2 遺伝子座 

(Phe10, Ppub102) において他の集団とは異な

る対立遺伝子を有していた。ただし、これら

の遺伝子座を除けば、他の集団と同一の遺伝

子型であるので、これらの変異は有性生殖に

よる組み換えではなく、体細胞突然変異に由

来すると考えられる。したがって、川俣町の

集団は、過去に生じた体細胞突然変異を有す

る個体が導入され広がったと考えられる。 

 次世代シーケンサーを持ちた MIG-seq の結

果、ゲノム中の 2,718 カ所については半数以

上のサンプルでデータが得られた。各遺伝子

座は 80bp の塩基配列からなり、モウソウチ

クのゲノムサイズは約 20 億塩基対とされて

いることから、ゲノムの 0.01％に相当する約

20万 bpについてデータを得たこととなる。 

 配列が得られた 2,718 カ所のうち 1,438 カ

所については、得られた配列は完全に一致し

ていた。サンプル間で多型の認められた 1,280

カ所のうち、838 カ所については複数のサン

プル間で多型が共有されていた。ゲノム中の

同一箇所に独立で同じ多型が生じるとは考

えにくい。つまり、これらの変異はサンプル

を採取した株とは別の株で生じ、その後の栄

養繁殖によって広がったと考えられ、過去に

生じた変異であると考えられる。逆に、442

カ所については、1 サンプルにおいてのみ多

形が認められた。これらの変異の要因として

は、前述と同様の過去に生じた変異であるが

多形を共有する株をサンプリングできなか

った可能性、PCR や Sequence の過程におけ

るエラーである可能性、比較的最近生じた可

能性がある。 

 得られた多型のうち PCR や Sequence の過

程におけるエラーが生じる可能性を評価す

るために、同一サンプルにおいて再現性の無

い多型を評価したところ、同一サンプルであ

るにも関わらず、2~6 カ所の多型は一致しな

かった。このことは、各サンプルから検出さ

れた多型のうち 2~6カ所程度は、PCRやシー

ケンスの過程で生じたエラーと考えられる。

よって、データの解析過程においてこれらの

エラーの影響を少なくする必要があると考

えられる。 

 1 サンプルにおいてのみ多形が認められ、

最近生じた多型の可能性が残る 442カ所につ

表．サンプル採取地と空間線量
調査地 空間線量 (μSv/h)
宮城県白石市 0.28-0.39
福島県相馬市 0.36
福島県福島市 1.36-1.88
福島県飯舘村 2.56-2.88
福島県川俣町 0.8
福島県南相馬市 0.38-0.71
福島県浪江町 0.77-0.97
福島県大熊町1 3.88-7.80
福島県大熊町2 3.45-5.18
福島県いわき市 0.18-0.26
福井県勝山市 0.04
島根県大田市 0.06
兵庫県三田市 0.06-0.07
山口県美祢市 0.05-0.08



いて、サンプルあたりの多型は 0～13カ所で

あった。これらの多型数について、サンプル

採取地点の空間線量との関係を比較したと

ころ、空間線量の増加に伴う変異量の増加は

認められなかった (図)。したがって、比較的

空間線量が高い環境で生育しているモウソ

ウチクであっても、事故後に塩基配列の突然

変異を急激に蓄積している可能性は極めて

低く、PCRやシーケンスの過程で生じたエラ

ーを考慮すると、ごく最近に生じた体細胞突

然変異による多型はほとんどないと考えら

れた。 
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図．空間線量率と個体あたりの多型数 

 

 本研究の結果から、空間線量が増加しても、

福島県内に生育するモウソウチクにおいて

塩基配列の多型は増加していないことが示

された。本研究の結果は、必ずしも他の生物

においても塩基配列の突然変異が蓄積して

いないことを意味するわけではない。しかし

ながら、体細胞突然変異が少ないという結果

は、福島県内に生育する生物の形態異常等の

要因を考える上で、重要な示唆を与えうる。

近年、いくつかの生物種で、第一原発事故に

由来する放射線量の増加が原因と推測され

る形態異常等が報告されはじめた  (e.g. 

Hiyama et al. 2012, Akimoto 2014, Watanabe et 

al. 2015)。これらの生物種における塩基配列

の変異の有無については、今後の研究成果を

待つ必要がある。しかし、モウソウチクにお

ける体細胞突然変異の少なさは、これらの形

態異常が、塩基配列の突然変異に以外の要因

によって生じていることを示唆するかもし

れない。 
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